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INTRODUÇÃO  
Estima-se que cerca de 2 milhões de hectares cultivados com o milho no Nordeste
brasileiro são ocupados com variedades, com predominância de materiais tradicionais,
dotados de baixo potencial para a produtividade. Nesse contexto, a seleção de variedades
adaptadas, com boa uniformidade para as alturas de planta e de espiga, de bom
empalhamento, de ciclos precoces e superprecoces, reveste-se de grande importância para
o Nordeste brasileiro, onde a maioria dos produtores de milho tem capital limitado e não
pode investir em tecnologias de produção, justificando o desenvolvimento de um
programa de melhoramento voltado para a obtenção de variedades. O método de seleção
entre e dentro de progênies de meios-irmãos tem demonstrado eficiência na obtenção de
progressos mais rápido pela possibilidade de realização de um ciclo/ano. Diversos
trabalhos têm mostrado a eficiência desse método de seleção (Paterniani, 1967; Carvalho
et al., 2002 e 2003), quanto às magnitudes dos parâmetros genéticos, especialmente, a
variância genética aditiva e os ganhos esperados por seleção. Dessa forma, desenvolveu-
se o presente trabalho visando a obtenção de uma variedade de milho de melhor
adaptação às condições edafoclimáticas do Nordeste brasileiro.  
 
MATERIAL E MÉTODOS  
No ano agrícola de 2000, os híbridos simples Cargill 333 B e Dina 1000 foram cruzados,
resultando a geração F1, que recebeu a denominação de CPATC 4. Nesse mesmo ano
agrícola foi praticado um ciclo e seleção massal simples nesse material, retirando-se, 196
progênies de meios-irmãos, com base em boas características agronômicas de alturas de
planta e de espiga, resistência ao acamamento e quebramento do colmo, prolificidade,
empalhamento, tipo e coloração de grãos e disposição das fileiras na espiga. A seguir,
foram realizados três ciclos de seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos nesse
material, no decorrer dos anos agrícolas de 2001 (ciclo original), 2002 (ciclo I) e 2003
(ciclo II), nos municípios de Nossa Senhora das Dores e Simão Dias, no Estado de
Sergipe. Utilizou-se o delineamento experimental em blocos ao acaso, com três
repetições. Cada parcela constou de uma fileira de 5,0m de comprimento, a espaços de
0,80m, e 0,40m entre covas, nas fileiras. Foram mantidas duas plantas/cova, após o
desbaste. Após a realização dos ensaios, foi praticada uma intensidade de seleção de 10 %
entre as progênies. As progênies selecionadas foram recombinadas em lote isolado por
despendoamento, onde foram selecionadas 196 novas progênies, correspondendo a
intensidade de seleção de 10 % dentro de progênies, no mesmo ano agrícola. Realizou-se,
inicialmente, a análise de variância por local, obedecendo ao modelo em blocos ao acaso.
Posteriormente, nos ciclos original e I, realizados em dois locais, efetuou-se a análise de
variância conjunta, obedecendo ao critério de homogeneidade dos quadrados médios
residuais (Pimentel-Gomes, 1990). Os quadrados médios da análise de variância conjunta
(ciclos original e I) e, por local (ciclo II) foram obtidas para o nível de indivíduos,
obtendo-se, assim, todas as estimativas nesse nível e expressas em (g/planta)2. As
estimativas dos parâmetros genéticos foram feitas conforme expressões apresentadas por
Vencovsky & Barriga, (1992).  
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
A análise de variância conjuntas (ciclos original e I) e por local (ciclo II) revelaram
diferenças significativas entre as progênies, o que evidencia a presença de variabilidade
genética entre elas, quanto ao peso de espigas (Tabela 1). Foram constatadas, também,
nos ciclos original e I de seleção, evidências de interação progênies x locais, o que revela
comportamento diferenciado das progênies em face das oscilações ambientais. As
produtividades médias obtidas com as 196 progênies (Tabela 2) foram de 6.435kg/ha, no
ciclo original, 7.550kg/ha, no ciclo I e 6.178kg/ha, no ciclo II, correspondendo,
respectivamente, a - 4%, + 2% e + 2%, em relação à variedade Sertanejo utilizada nesses
ciclos de seleção, evidenciando o alto potencial para a produtividade de espigas, desses
ciclos de seleção. As estimativas dos parâmetros genéticos encontrados nos ciclos de
seleção original e I foram obtidas na média de dois locais e, portanto, pouco influenciadas
pala interação progênies x locais (Tabela 3). Houve acréscimo da variabilidade genética
do ciclo I em relação ao ciclo original. Isto não é esperado, pois resultados relatados por
diversos autores têm mostrado redução dessa variabilidade do ciclo original para o ciclo I,
utilizando esse tipo de progênie (Webel & Lonquist, 1967; Carvalho et al., 2000).
Ramalho (1977) ressalta que essa redução foi resultante da utilização máxima da
variabilidade livre no ciclo original. Os valores das estimativas da variância genética
aditiva relatadas neste trabalho ressaltam a grande variabilidade genética presente na
população CPATC 4. Os ganhos estimados com a seleção entre e dentro de progênies de
meios-irmãos foram de 11,35%, no ciclo original, 13,03%, no ciclo I e 24,93 %, no ciclo
no ciclo II. Considerando a variabilidade genética detectada a partir das estimativas dos
parâmetros genéticos e o fato de essa população expressar alto potencial para a
produtividade , acredita-se que há possibilidades de se obter respostas à seleção quanto à
adaptação, com o desenvolver de novos ciclos.  
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